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摘要 : 昆虫 基因 组 大 小 是 由 于 基因 组 各 种 重复 序列 在 扩 增 、 缺 失 和 分 化 过 程 中 所 致 的 数量 差异 造成 的 。 这 些 差异 使 
得 昆虫 不 同类 群 间 、 种 间 和 同 种 的 不 同 种 群 间 表 现 出 基因 组 大 小 的 不 同 。 目 前 有 59 种 昆虫 已 经 列 入 基因 组 测序 计 
R, 其 中 6 种 昆虫 ( 黑 腹 果 蝇 Drosophila melanogaster X] LW FEB Anopheles gambiae A 42 Bombyx mori ARF Apis 
mellifera R RAFI Aedes aegypti 和 赤 拟 谷 盗 Tribolium castaneum) 的 全 基因 组 序列 已 经 报道 。 有 725 种 昆虫 的 基因 组 
大 小 得 到 了 估计 , 大 小 在 0.09 ~ 16.93 pg (88 ~16 558 Mb) 之 间 。 本 文 还 介绍 了 昆虫 基因 组 大 小 的 佑 计 方 法 ,讨论 
了 昆虫 基因 组 大 小 的 变化 及 其 意义 。 

关键 词 : 昆虫 ; 基因 组 大 小 ; 基因 组 计划 ; 测定 方法 ; 基因 组 变化 
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Abstract: The difference of genome size between different insects is due to varieties of duplication of the 
genome sequence in the amplification, deletion and differentiation. Fifty-nine insect species have been 
included in genome sequencing projects, whole-genome sequences of six insect species, 1. e., Drosophila 
melanogaster, Anopheles gambiae, Bombyx mori, Apis mellifera, Aedes aegypti and Tribolium castaneum , 
have been reported. The sizes of 725 insect genomes have been estimated, ranging from 0.09 - 16.93 pg 
(88 - 16 558 Mb). The estimation methods for insect genome size are introduced, and the variation of 
insect genome sizes and its significance are also discussed. 
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基因 组 研究 对 我 们 深入 了 解 生 物 的 遗传 .进化 、 
系统 发 育 等 各 方面 信息 的 运作 起 到 了 重要 的 作用 ， 
并 对 我 们 利用 生物 的 遗传 信息 在 分 子 水 平 上 改造 和 
应 用 生物 提供 了 客观 的 依据 。 昆 虫 种 类 繁多 , 约 占 
动物 种 类 的 3/4, 昆虫 基因 组 的 深入 研究 不 仅 为 昆 
虫 科 学 研究 的 发 展 提供 了 新 机 遇 ， 而 且 对 深入 理解 
生物 基因 多 样 性 和 生命 本 质 具 有 重要 意义 。 基 因 组 
的 大 小 是 生物 单 倍 体 核 DNA 的 总 量 ， 或 者 是 单 拷 
贝 染色 体 DNA 的 总 量 。 基 因 组 的 量 一 般 用 重量 单 
位 pg WIZARA Mb 来 表示 (1 pg = 978 Mb). 
DNA 测序 技术 的 改进 和 成 本 的 快速 下 降 , 进一步 推 
动 了 基因 组 学 的 快速 发 展 , 越 来 越 多 的 生物 基因 组 
被 测定 。 目 前 , 已 有 很 多 昆虫 被 列 人 基因 组 计划 ， 
一 些 学 者 用 不 同方 法 对 更 多 的 昆虫 基因 组 大 小 进行 
了 估计 , 这 些 结果 为 昆虫 基因 组 的 深入 研究 提供 了 


参考 , 也 为 我 们 理解 基因 组 大 小 和 昆虫 间 的 关系 提 
供 了 数据 。 


1 昆虫 基因 组 大 小 的 测定 方法 


目前 估计 昆虫 基因 组 大 小 的 方法 较 多 , 除 全 基 
因 组 测序 法 外 , 主要 有 流 式 细 胞 仪 测定 法 、Feulgen 
光 密 度 测 定 法 、Feulgen 图 像 分 析 光 密度 测定 法 、 四 
基 绿 光 密 度 测 定 法 、 静 态 细胞 奖 光 测定 法 、 紧 外 线 显 
微 镜 法 等 。 其 中 应 用 最 为 广泛 的 是 流 式 细胞 仪 测定 
法 、Feulgen 光 密 度 测 定 法 等 。 流 式 细胞 术 是 一 种 能 
够 对 液 流 中 的 细胞 或 其 他 微粒 进行 多 参数 快速 分 析 
和 分 选 的 技术 (Cregory et al., 2003; FEJESE Fax H) 
进 , 2006)。 它 通过 收集 样品 使 激光 束 发 生 散 射 和 
折 映 的 数据 来 分 析 样 品 的 各 种 信息 。 利 用 流 式 细胞 
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术 测 定 昆 虫 基因 组 的 结果 较为 精确 。 通 过 提取 昆虫 
细胞 中 的 细胞 核 , 并 用 染料 将 细胞 核 中 的 DNA 染 
色 后 进行 细胞 核 分 析 ， 可 测定 出 细胞 核 中 DNA 的 
含量 以 及 蜡染 色 质 的 含量 等 信息 ( Gregory et al., 
2003; Nardon et al. 2003 ) 。 流 式 细 胞 术 是 最 广泛 和 
党 用 的 测定 昆虫 基因 组 大 小 方法 , 我 们 也 利用 它 估 
计 了 几 种 昆虫 基因 组 大 小 , 确实 是 一 种 比较 方便 的 
方法 。Feulgen 光 密 度 测 定 法 通过 Feulgen 反应 最 终 
使 细胞 核 DNA 显 紫 红色 ( Hardie et al., 2002), #3 
Ja, 通过 光 密 度 计 测定 透射 和 反射 光 信 号 的 不 同 来 
分 析 细 胞 核 DNA 含量 。 

在 测定 昆虫 基因 组 大 小 前 , 通常 要 用 标准 品 作 
为 测定 的 参照 物 。 参 照 物 的 DNA 含量 最 好 和 测定 
物 中 的 类 似 , 并 且 两 者 细胞 核 的 酸化 率 相 差 不 应 太 
大 。 同 时 , 标准 品 中 的 测定 峰 不 应 与 测定 物 重 闭 。 
只 有 这 样 才 能 使 误差 达到 最 小 (Johnston et al.， 
1999) 。 这 类 标准 品 的 参照 物种 主要 有 : 黑 腹 果 量 
Drosophila melanogaster 家 鸡 Gallus domesticus ~ JR FV) 
AH Tribolium castaneum 东方 豚 Tetraodon fluviatilis 
等 。 在 利用 虫 体 测定 基因 组 大 小 时 , 通常 选用 脑 、 
向 细胞、 肠 、 中 肠 、 卵 集 、 唾 腺 、 精 子 、 界 丸 等 作为 测定 
样品 。 其 中 ,大 多 选用 脑 、 血 细胞 和 精子 等 作为 测 
定 组 织 样品 。 
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So 


2 昆虫 全 基因 组 测序 


在 动物 中 , 最 早 用 于 全 基因 组 测序 的 是 黑 腹 果 
蝇 , 接 下 来 是 冈比亚 按 蚊 Anopheles gambiae。 随 后 ， 
对 家 大 Bombyx mori、 意 大 利 蜜蜂 Apis mellifera、 埃 及 
(Fie Aedes aegypti 和 赤 拟 谷 咨 也 进行 全 基因 组 测 
Feo ABU, 已 经 在 实施 的 昆虫 基因 组 测序 计划 有 59 
个 ( 表 1), 其 中 有 1 个 ( 黑 腹 采 蝇 ) 测 序 计 划 完 全 结 
R; 冈比亚 按 蚊 、 家 看 、 意 大 利 蜜蜂 、 埃 及 伊 蚊 和 赤 
拟 谷 盗 等 基因 组 计划 已 经 完成 测序 和 阶段 拼装 , 并 
发 表 了 论文 ; 24 个 基因 组 计划 已 初步 完成 测序 工 
VE, 但 结果 还 在 拼装 中 ; 另 28 个 测序 工作 还 在 进行 
中 ( 表 1)。 在 这 些 计 划 中 , 果 蝇 属 的 有 38 个 , EA 
数 的 65% . KIEFER A 3 个 不 同 品 系 在 进行 全 
基因 组 测序 工作 。 家 看 序列 则 同时 有 中 国 和 日 本 两 
个 课题 组 在 测定 , 并 分 别 发 表 各 自 的 测序 及 分 析 结 
R, 而 最 近 两 个 谋 题 组 又 共同 发 表 了 联合 拼接 的 更 
为 精细 的 家 符 全 基因 组 分 析 结 果 (The International 
Silkworm Genome Consortium, 2008 ) 。 


在 这 些 已 经 测序 的 6 种 昆虫 中 , 墨 腹 果 蝇 基 因 


组 大 小 为 180 Mb, 约 编码 13 600 个 基因 (Adams et 
al., 2000) ; 冈比亚 按 蚊 基 因 组 大 小 为 278 Mb, 约 
编码 14 000 个 基因 (Hol and Chaturvedi, 2003) ;家 
奉 基 因 组 大 小 为 428.7 Mb (Xia et al., 2004; Mita et 
al., 2004) , 约 编码 18 510 个 基因 ;意大利 蜜蜂 基因 
组 大 小 为 220 Mb, 约 编 码 10 157 个 基因 (Cramates ， 
2006); 埃及 伊 蚊 基因 组 大 小 达到 1 376 Mb, 约 编 
人 码 16 7899 个 基因 (Nene et al., 2007) ; 赤 拟 谷 盗 基 
因 组 大 小 为 204 Mb, 约 编 码 16 404 个 基因 ( 
Richards et al.，2008 ) 。 这 几 种 昆虫 编码 基因 数 相 
差 不 很 大 , 而 基因 组 大 小 间 却 有 很 大 差异 。 埃 及 伊 
蚊 基 因 组 大 小 为 同一 科 的 内 比 亚 按 蚊 基 因 组 大 小 的 
SF, 这 与 埃及 伊 蚊 的 平均 基因 长 度 和 基因 间距 离 
要 比 风 比 亚 按 蚊 和 黑 腹 果 蝇 大 4 ~6 倍 是 一 致 的 ， 
其 原因 显然 与 埃及 伊 蚊 基因 组 中 有 近 50% 的 转 座 
元 件 有 关 。 埃 及 伊 蚊 、 风 比 亚 按 蚊 和 黑 腹 果 蝇 这 3 
种 昆虫 染色 体 存 在 普遍 的 共 线 性 关系 , 并 且 埃 及 伊 
旷 与 内 比 亚 按 蚊 的 正 问 同 源 基 因 比 黑 腹 果 晶 的 要 高 
(Nene et al., 2007 ) 。 家 和 看 的 基因 组 大 小 是 果 蝇 的 3 
倍 多 , 基因 组 中 基因 的 含量 比 果 蝇 要 多 ,其 较 大 基 
因 的 内 含 子 中 含有 的 转 座 元 件 的 插入 (Xia et al., 
2004 ) 。 赤 拟 谷 瓷 基 因 与 其 他 昆虫 也 具有 正 问 同 源 
E, EM ACR RSL RIB RRR, 这 与 其 基因 
的 含量 和 功能 是 有 关系 的 , 例如 赤 拟 谷 瓷 含有 比 采 
蝇 更 为 原始 的 细胞 间 通 讯 基 因 ( Richards et al., 
2008 ) 。 与 其 他 昆虫 不 同 的 是 ,意大利 蜜蜂 具有 较 
高 的 A+T 和 CpG 含量 , 但 缺乏 主要 的 转 座 子 家 
族 。 意 大 利 蜜蜂 的 RNA 和 甲 基 化 基因 与 脊 椎 动物 
的 更 为 相似 , 其 基因 在 早期 发 育 路 径 上 与 果 晶 也 有 
所 不 同 (GCramates，2006 ) 。 


3 ABA BNR AKAMA 


目前 有 725 种 昆虫 基因 组 的 大 小 通过 各 种 方法 
得 到 了 估计 (Animal Genome Size Database), 。 这 些 
基因 组 大 小 是 通过 C 值 (pg) 来 表示 的 。C 值 是 真 
核 生物 中 单 倍 体 细胞 核 所 售 DNA 的 量 。 对 于 单 倍 
体 生物 而 言 , 基因 组 大 小 和 C 值 具有 等 同 的 意义 ; 
对 于 多 倍 体 生 物 则 相对 复杂 ,因为 C 值 实际 上 可 能 
含有 几 个 基因 组 的 量 。 

C 值 和 生物 结构 或 组 成 的 复杂 性 不 一 致 的 现象 
称 为 C EIE., C 值 悖 理 这 一 概念 的 提出 最 初 是 因 
为 Mirsky 和 Ris(1951 ) 研究 不 同 物 种 的 细胞 核 中 
DNA 的 含量 不 同 ; 随后 人 们 又 发 现 某 些 生 物 结构 复 
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杂 的 生物 核 内 DNA 的 含量 反而 比 生物 结构 简单 的 展 , 但 C 值 悖 理 仍 是 一 个 未 解 的 难题 ( Petrov et al., 
含量 低 ; 最 后 由 Thomas(1971 ) 正式 提出 C Et 2000)。 
这 一 说 法 。 尺 管 关于 基因 组 的 研究 取得 了 很 大 的 进 

表 1 昆虫 基因 组 测序 项 目 


Table 1 Insect genome sequencing projects 


测序 物种 (项 目 数 ) 基因 组 大 小 染色 体 条 数 测序 进展 (个 数 ) 测序 方法 
Species and number of sequencing projects Genome size (Mb) Number of chromosomes Status ( number) Methods 


U2 H Diptera 


RR ie Aedes aegypti * 1 376 3 拼接 Assembly 全 基因 组 马 枪 法 
Whole Genome Shotgun ( WGS) 
PEA Ba 278 3 拼接 Assembly 全 基因 组 鸟 枪法 WGS 
Anopheles gambiae str. PEST * 
xX] 比 亚 按 蚊 A. gambiae S 拼接 Assembly 全 基因 组 乌 枪 法 WGS 
办 比 亚 按 蚊 A. gambiae M 拼接 Assembly 全 基因 组 鸟 枪法 WGS 
BY FEW Culex quinquefasciatus 拼接 Assembly 全 基因 组 乌 枪 法 WGS 
HE pet Cochliomyia hominivorax 测序 中 In progress 
SA if 5 Drosophila melanogaster * 180 4 完成 Complete wre WOS 
基于 克隆 的 WGS 


拼接 Assembly (18) 
Set) Drosophila (37) 131 -236 3-6 WGS & Clone-based 


基于 克隆 的 WGS 
测序 中 1 19 
出 Pe n progress ( ) WGS & Clone-based 


+è 1.48 Haematobia irritans 测序 中 In progress 
AH Hymenoptera 
基于 克隆 的 WGS 
意大利 蜜蜂 Apis mellifera * 220 16 拼接 Assembly 


WGS & Clone-based 
金 小 蜂 Nasonia giraulti 
测序 中 In progress (2) ”全 基因 组 鸟 枪法 WOS 


金 小 蜂 N. longicornis 5 
丽 蝇 晴 集 金 小 蜂 N. vitripennis AsymCX 拼接 Assembly 全 基因 组 鸟 枪 法 WGS 
FH H Lepidoptera 
热带 蝴蝶 Bicyclus anynana 490 测序 中 In progress 
ZZ Bombyx mori Dazao * 430 拼接 Assembly (2) 全 基因 组 鸟 枪法 WOS 
Z% B. mori p50T ( = Dazao) * 530 78 
庆 网 峡 蝶 Melitaea cinxia 测序 中 In progress 
#432 H Coleoptera 
IW Tribolium castaneum * 204 10 拼接 Assembly 全 基因 组 鸟 枪 法 WGS 
Ej H Homoptera 
Bi EF Acyrthosiphon pisum 525 4 拼接 Assembly 全 基因 组 鸟 枪 法 WGS 
AHAB AK HL, Diaphorina citri 测序 中 In progress 
t KEL Nilaparvata lugens 30 测序 中 In progress Solexa 
43 H Hemiptera 
吸血 赌 Rhodnius prolixus 670 11 测序 中 In progress 
ALH Anoplura 
AART Pediculus humanus corporis 拼接 Assembly 全 基因 组 乌 枪 法 WGS 


“这些 昆 号 的 全 基因 组 测序 的 文章 已 经 发 表 。 本 表 主 要 根据 Eukaryotic Genome Sequencing Projects (www. ncbi. nlm. nih. gov/genomes/leuks. cgi) 
修改 。* The articles of whole genome sequencing of these insects have been published. The main contents of the table are from Eukaryotic Genome 


Sequencing Projects( www. ncbi. nlm. nih. gov/genomes/leuks. cgi). 
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在 已 经 被 测定 基因 组 大 小 的 昆虫 中 , 双 翅 目 、 
HAA EWE SEAH RA PS BE 
多 的 几 类 昆虫 , 具体 数据 如 表 2 所 示 。 其 中 基因 组 
最 小 的 昆虫 是 黑 和 林业 蚊 Mayetiola destructor, 大 小 为 
0.09 pg; BRAM EL ME Podisma pedestris ， 达 到 
16.93 pg。 通 过 表 2 所 列 数据 可 以 看 出 :昆虫 基因 
组 的 大 小 与 变态 有 着 显著 的 关系 ,全 变态 昆虫 基因 
组 大 小 几乎 全 小 于 2.0 pg( 除 个 别 萌 起 日 昆虫 大 于 
2.0 pg); 不 全 变态 昆虫 基因 组 较 大 , 相当 部 分 的 不 


52 卷 


全 变态 昆虫 基因 组 大 于 2.0 pg, WAW A Be eA 
组 大 小 的 平均 值 达 到 8. 37 pg， 特 别 是 蝗 科 
( Acrididae ) #1 #% Hr E} ( Tettigoniidae ) 两 科 的 昆虫 基 
因 组 均 较 大 ,其 中 基因 组 最 大 的 是 直 翅 目 昆 虫 山 
晶 ， 这 也 是 至 今 所 知 的 基因 组 最 大 的 昆虫 。 在 不 全 
变态 昆虫 中 , 同 怒 目 是 较为 特殊 的 一 类 , 他 们 的 基 
因 组 大 小 范围 仅 为 0. 18 ~0.89 pg, 远 低 于 其 他 不 
全 变态 和 全 变态 昆虫 基因 组 大 小 的 范围 。 


R2 不 同 种 类 昆虫 基因 组 大 小 


Table 2 Genome sizes of different insect species 


、 研究 物种 数 基因 组 大 小 基因 组 大 小 平均 数 染色 体 条 数 
Species classification Number of species Genome size Average of genome size Number of 
studied (pg/ Mb) (pg/ Mb) chromosomes 
全 变态 Complete metamorphosis 
e% H Lepidoptera 65 0.29 - 1. 94/284 -1 897 0. 65/636 一 
XLA H Diptera 240 0.09 - 0. 86/88 - 841 0. 41/401 6-12 
fe H Hymenoptera 58 0.16 - 0. 77/156 -753 0. 37/362 一 
#52 H Coleoptera 184 0.16 -5.02/156 -4 910 0. 67/655 16 -41 
4538 H Strepsiptera 2 0.11 -0. 13/108 - 127 一 一 
不 全 变态 Incomplete metamorphosis 
ml A Anoplura 2 0. 11/108 一 一 
Ej% H Homoptera 37 0.18 - 0. 89/176 - 870 0. 51/499 6 -22 
F H Hemiptera 18 0.26 -6. 15/254 -6 015 1. 33/1 301 23 -44 
wé HER H Mantedea 3 3.05 - 4. 53/2 983 -4 430 一 一 
HW A Orthoptera 67 1.55 -16.93/1 516 - 16 558 8.37/8 186 12 -24 
Ari E H Phasmatodea 11 2.55 -8/2 494 -7 824 2. 88/2 817 33 -36 
“#01 A Isoptera 14 0.58 —1.9/567 -1 858 1.25/1 223 一 
2 i H Blattodea 9 1.16 -5. 15/1 134 -3 037 2.82/2 758 一 
he WE Odonata 14 0.37 -2. 16/362 -2 112 1.12/1 095 26 -27 
表 变 态 Epimorphosis 
2 Fe H Thysanura 1 3.09/73 022 一 一 


总 数 Total: 725 范围 Range; 0.09 -16.93/88 - 16 558 平均 数 Average: 1.93/1 812 范围 Range: 6 -44 


此 表格 数据 主要 根据 Animal Genome Size Database (www. genomesize. com) 。 我 们 对 于 该 数据 库 没 有 收录 但 已 经 测定 过 基因 组 大 小 的 物种 
( Brown et al., 2005; Gregory et al., 2007) 作 了 补充 。The main data of this table are from Animal Genome Size Database (www. genomesize. com). We 





added some data which are not included in the database ( Brown et al., 2005; Gregory et al., 2007). 


4 昆虫 基因 组 大 小 变化 的 产生 机 理 


在 所 有 已 测定 基因 组 大 小 的 昆虫 中 , 基因 组 的 
大 小 有 超过 185 倍 的 差异 。 昆 虫 不 同 种 间 基 因 组 大 
小 的 差异 并 非 是 由 于 基因 数量 的 不 同 而 造成 的 , E 
要 是 因为 各 种 重复 序列 在 扩 增 、 缺 失 和 分 化 所 致 的 
数量 差异 , 包括 卫星 DNA、 转 座 元 件 和 核糖 体 基 因 
(Petrov, 2001; Vieira et al., 2002; Boulesteix et al., 
2006; Bosco et al., 2007; Biemont, 2008), jx 26H 


复 序 列 在 属 内 和 种 内 也 有 着 区 别 。Boulesteix 等 


(2006 ) 研究 了 9 种 黑 腹 果 蝇 亚 型 的 基因 组 大 小 , 他 
们 发 现 除了 D. orena 之 外 , 其 他 果 蝇 基因 组 大 小 与 
反 转 录 酶 相关 序列 (RTRS ) 含量 有 着 相关 性 。 忆 . 
orena 的 基因 组 是 黑 腹 有 果 晶 基因 组 大 小 的 1.6 售 ， 
这 种 果 晶 的 核 型 与 其 他 果 蝇 有 所 不 同 , 它 有 着 较 大 
的 异 染 色 质 和 高 度 重 复 的 卫星 DNA 序列 
( Boulesteix et al.，2006 ) 。 利 用 这 种 有 别 于 其 他 果 
蝇 基 因 组 变化 的 方式 使 自身 基因 组 增 大 , 很 可 能 是 
由 于 其 所 处 的 极端 环境 造成 的 (Knight et al., 
2005), Petitpierre 等 (1993 ) 人 研究 显示 叶 甲 基因 组 
的 大 小 与 染色 体 的 进化 有 一 定 的 关系 , 染色体 通过 
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条 数 的 改变 来 影响 基因 组 的 大 小 。 

昆 虫 基因 组 的 大 小 通常 也 受到 某 一 特殊 形状 选 
择 压 力 的 制约 ， 如 细胞 大 小 或 发 育 速 率 等 。 
Koshikawa 等 (2008 ) 发 现 社会 性 昆虫 基因 组 较 小 ， 
昆虫 的 基因 组 大 小 和 社会 性 的 选择 压力 进化 可 能 和 存 
在 一 定 关系 。 

在 不 同 的 昆虫 中 , 非 必需 DNA 的 缺失 速率 有 
所 不 同 , 基因 组 不 同 区 域 DNA 缺失 速率 也 不 相同 ， 
缺失 的 偏好 性 在 进化 中 起 到 了 重要 的 作用 (Petrov et 
al., 2000; Gregory, 2003; Gregory, 2004 ) 。Petrov 
SE (2000) HR T ÆA ARMEE E KRA I EE 
Laupala 和 果 晶 Drosophila P , Laupala 的 DNA 缺失 
速率 要 比 Drosophila 的 低 ; 人 研究 还 显示 , 在 基因 组 
较 小 物种 中 , DNA 的 高 速 缺失 导致 了 上 自 号 假 基 因数 
量 的 减少 。 


5 基因 组 大 小 的 进化 和 生物 学 意义 


当然 , 昆虫 基因 组 大 小 的 变化 并 非 是 无 意义 
的 。 目 前 , 有 几 种 假说 用 于 解释 基因 组 大 小 对 生物 
体 的 影响 , 这 对 于 基因 组 大 小 在 昆虫 中 的 作用 是 有 
借鉴 意义 的 。 

“AAA DNA” 假 说 认为 :在 进化 尺度 上 DNA 
的 积累 起 因 于 细胞 分 裂 过 程 。 细 胞 活性 的 减弱 导致 
了 基因 组 大 小 停止 增长 。 根 据 这 一 理论 , 体积 较 大 
的 细胞 自然 能 含有 更 多 的 DNA (Vieira et al., 
2002 ) 。 

真 核 生物 基因 组 作为 一 种 特殊 的 结构 组 分 决定 
细胞 核 的 特性 和 影响 生物 学 特征 ， 如 细胞 大 小 、 发 
育 速率 和 发 育 的 复杂 程度 (Koshikawa et al., 2008 ) 。 
备 择 假设 认为 基因 组 大 小 通过 改变 核 骨 架 来 影响 生 
物体 ,同时 基因 组 大 小 也 被 认为 是 一 个 选择 特征 ， 
为 体积 较 大 的 细胞 需要 更 大 的 细胞 核 来 维持 其 代 
谢 平衡 。 这 种 关系 显示 基因 组 大 小 与 细胞 的 各 项 特 
征 甚至 和 生物 体 表 形 均 存 在 一 定 联系 (Vieira et al., 
2002 ) Finston 等 (1995 ) 研究 表明 基因 组 的 大 小 和 
蚜虫 个 体 的 大 小 有 正 相 关 性 , 基因 组 大 小 的 变化 可 
能 加 速生 活 史 特征 的 变化 , 并 且 在 蚜虫 进化 的 多 样 
性 上 起 着 重要 的 作用 。 但 Tsutsui 等 (2008 ) 在 研究 
旺 玉 的 基因 组 进化 时 发 现 基 因 组 的 大 小 和 个 体 的 大 
小 并 没有 显著 的 相关 性 。Gregory 等 (2003 ) 也 发 现 
A FA} Coccinellidae ) 的 基因 组 大 小 和 个 体 大 小 没 
有 相关 性 , 但 和 发 育 时 间 有 关 。 基 因 组 中 异 染 色 质 
的 串联 重复 序列 有 着 重要 的 功能 , 例如 减 数 分 裂 的 


配对 、 着 丝 粒 功能 的 保持 以 及 表 观 遗传 现象 的 进程 
等 ( Bosco et al., 2007) 。 

昆虫 基因 组 中 各 组 分 的 增加 或 缺失 导致 了 基因 
组 大 小 的 改变 , 并 通过 对 生理 生化 反应 的 影响 最 终 
导致 了 基因 组 大 小 和 昆虫 间 关 系 的 多 样 性 及 复兴 
性 。 同 时 , 基因 组 大 小 的 变化 也 为 昆虫 适应 极端 环 
境 和 优化 目 身 种 群 提供 了 一 个 良好 的 遗传 工具 
(Petrov, 2001) 。 


6 结语 与 展望 


昆虫 不 同类 群 间 基因 组 大 小 变化 较 大 , 最 大 的 
和 最 小 的 基因 组 间 相 差 超 过 185 售 ; 全 变态 \ 不 全 
变态 和 表 变 态 昆 虫 间 的 基因 组 大 小 有 很 大 差异 ; 其 
至 在 同一 个 种 不 同 的 亚 种 间 , 基因 组 大 小 也 有 成 售 
的 差异 。 昆 虫 的 这 种 基因 组 大 小 的 变化 是 由 于 昆虫 
基因 组 中 各 种 串联 重复 序列 的 插 人 和 缺失 的 拷贝 数 
不 同 而 造成 的 , 这 种 差异 在 基因 组 较 大 和 较 小 的 昆 
虫 间 表现 极为 明显 。 昆 虫 基 因 组 的 大 小 对 于 昆虫 而 
言 具 有 重要 的 意义 。 基 因 组 大 小 在 生物 体 的 细胞 和 
组 织 水 平 上 具有 相关 性 , 例如 细胞 大 小 、 分 化 速率 、 
新 陈 代谢 速率 和 机 体 大 小 及 复杂 程度 等 。 昆 虫 利 用 
基因 组 大 小 的 变化 能 使 其 在 生存 进化 上 获得 一 定 
优势 。 

ADA CERERE, 这 个 问题 就 一 直 指 引 着 
人 们 研究 基因 组 大 小 和 生物 体 及 物种 间 的 关系 。 但 
至 今 我 们 只 能 通过 相互 对 比 的 实验 发 现 一 些 现象 性 
的 结论 , 对 于 基因 组 大 小 到 底 是 如 何 影响 昆虫 的 生 
长 发 育 \ 行 为 习性 、 种 群 差 异 和 进化 等 一 系列 的 问题 
还 并 不 清楚 。 这 同时 也 是 今后 研究 昆虫 基因 组 大 小 
对 于 昆虫 有 何 意 义 的 重 皮 。 
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